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Quel est l’ apport de la biologie pour les patientes ?
Prédicteurs génomiques dans le cancer du sein :  
état des lieux, limites et perspectives
Gene expression predictors in breast cancer: current status, limitations and perspectives
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Prédicteurs moléculaires  
basés sur les puces à ADN :  
principes et applications cliniques
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Tableau. Points forts et faiblesses de la première génération de signatures génomiques.
Points forts Faiblesses Solutions 
•  Faisabilité et reproductibilité  
interplateforme
•  Validation dans des études 
rétrospectives
•  Utilité médicale en évaluation  
en phase III
•  Les deux prédicteurs 
+ valeur ajoutée à un score histoclinique  
non prouvé 
+ performances métriques non optimales 
+ conçus indépendamment des classes 
moléculaires 
+ conçus à partir de la première génération 
de puces
•  Les prédicteurs pronostiques :  
faiblesse pour prédire une récidive > 5 ans
•  Les prédicteurs de sensibilité :  
spécificité des drogues à déterminer
•  Les prédicteurs conçus pour fournir  
des informations complémentaires  
à un score histoclinique optimal
•  Les prédicteurs conçus pour chaque classe 
moléculaire
•  Utilisation de puces de dernière génération : 
puces à exons et splice arrays
•  Les prédicteurs pour les événements tardifs
•  Les prédicteurs de sensibilité conçus à partir 
d’ essais randomisés (test d’ interaction)
